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Sebanyak 4 keturunan lainnya menunjukkan 
kesesuaian segregasi genotipe dengan kedua 
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Abstract Progenies traceability status becomes an 
important activity in the oil palm breeding program, 
especially to obtain propriety of individual and 
progenies population with their parents. This study is 
concerned to analyze genetic traceability based on 
pattern and allele size of their parent using Simple 
Sequence Repeat (SSR) markers.  There were 90 
palms from 7 progenies populations in the AD02S, 
AD03S Adolina and MA22S Marihat Estate PT. 
Perkebunan Nusantara IV used in this research.  Leaf 
and pollen samples were used to get genomic DNA. 
Then, DNA genomic was amplified using multiplexing 
method of 8 SSR markers and fluorescence labels of 
6-FAM, HEX, and NED.  Fragment analysis and 
extracted genotype data was obtained using Gene 
Marker® versi 2.4.0 Soft Genetics® LLC program. 
Genetic traceability analysis was based on alelle 
segregation pattern of Mendelian Law. The results 
described inappropriate alleles 4 individuals from 3 
progenies (N, P, and S).  Those individuals were palm-
row of 22-30 in the AD02S; 29-27 in the MA22S; 9-22 
and 9-28 in the AD02S. Other 4 progenies showed an 
appropriate segregation of genotype with their parents, 
which are crosses number of M, Q, R, and O.
Keywords: genetic traceability, progeny, SSR, oil 
palm.
Abstrak Status ketelusuran keturunan menjadi hal 
yang sangat penting pada program pemuliaan kelapa 
sawit, terutama untuk mendapatkan individu maupun 
populasi keturunan yang sesuai dengan kedua 
tetuanya. Tujuan dari penelitian ini adalah 
menganalisis ketelusuran genetik keturunan 
didasarkan pada pola dan ukuran alel kedua tetuanya 
menggunakan marka Simple Sequence Repeat (SSR). 
Sebanyak 90 pohon dari 6 populasi hasil persilangan 
di kebun percobaan AD02S dan AD03S Kebun 
Adolina serta MA22S Kebun Marihat PT. Perkebunan 
Nusantara IV digunakan dalam penelitian ini. Contoh 
daun dan polen digunakan untuk mendapatkan DNA 
genomik. DNA genomik tersebut diamplifikasi 
menggunakan metode multipleks 8 marka SSR 
dengan mengikutkan label fluorosen 6-FAM, HEX, dan 
NED. Analisis fragmen dan perolehan data genotipe 
dilakukan menggunakan bantuan program Gene 
Marker® versi 2.4.0 Soft Genetics® LLC. Analisis 
ketelusuran genetik dilakukan dengan mengindahkan 
sebaran segregasi alel keturunan berdasarkan Hukum 
Mendel.  Hasil penelitian menunjukkan terdapat 4 
individu dari 3 keturunan dengan nomor serbuk N, P, 
dan S yang segregasi alel-alelnya tidak sesuai dengan 
pola dan ukuran kedua tetuanya. Individu tersebut 
antara lain dengan nomor pohon-baris 22-30 di 
AD02S; 29-27 di MA22S; 9-22 dan 9-28 di AD02S. 
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PENDAHULUAN
 Analisis ketelusuran genetik digunakan untuk 
mendapatkan informasi segregasi keturunan sesuai 
dengan Hukum Mendel. Segregasi keturunan dapat 
dilakukan dengan 2 pendekatan, yaitu berdasarkan 
ketebalan cangkang buah dan sekuen DNA (Corley, 
2005). Segregasi ketebalan cangkang dilakukan di 
lapangan dan informasi yang diperoleh sangat 
dipengaruhi faktor lingkungan.  Selain itu, kendala 
yang dihadapi adalah sulit diketahui adanya 
kontaminasi tipe buah dura, tenera, atau pisifera dari 
pohon yang lain (Corley dan Tinker, 2016). Untuk 
melengkapi informasi pada pendekatan pertama, 
maka pendekatan berdasarkan sekuen DNA perlu 
dilakukan.
 Ketelusuran genetik keturunan memanfaatkan 
data genotipe dengan segregasi sekuen DNA 
didasarkan pada pola dan ukuran alel kedua tetuanya. 
Keunggulan segregasi berbasis sekuen DNA adalah 
tidak dipengaruhi faktor lingkungan dan efektif 
digunakan untuk membantu keabsahan keturunan 
program pemuliaan. Salah satu teknik berbasis 
sekuen DNA yang digunakan untuk analisis 
ketelusuran genetik keturunan adalah Simple 
Sequence Repeat (SSR). Teknik diketahui SSR 
memiliki banyak kelebihan, yaitu dapat diandalkan, 
cepat (Wu 2010), berlimpah ( ), et al., abundance
kodominan (Singh et al., 2007), serta tingkat 
heterozigositas dan polimorfisme yang tinggi (Arias et 
al., 2013).
 Marka SSR telah banyak dimanfaatkan untuk 
analisis ketelusuran genetik keturunan pada kelapa 
sawit (Durrand-Gasselin et al., 2009; Abdullah et al., 
2009; Araya et al., 2009).  Pada tanaman lain, SSR 
juga digunakan pada padi hibrida (Kumar et al., 2012) 
dan jagung hibrida (Hipi et al., 2013).  Dari penelitian 
tersebut, keturunan yang tidak sesuai Hukum Mendel 
dapat dibuktikan dengan segregasi keturunan alel 
yang tidak sesuai dengan informasi kedua tetuanya. 
Berdasarkan kesepakatan bersama di Pusat 
Penelitian Kelapa Sawit (PPKS) bahwa ketelusuran 
genetik keturunan pada program pemuliaan (breeding 
population) bersifat populasi, artinya apabila ada satu 
individu dalam populasi keturunan yang tidak sesuai 
dengan informasi kedua tetuanya, maka populasi 
tersebut tidak diteruskan sebagai populasi program 
pemuliaan. Namun, apabila keturunan tersebut adalah 
calon pohon induk komersil, ketelusuran genetik 
bersifat individu.
 Marka Simple Sequence Repeat (SSR) merupakan 
marka yang efektif dan relatif ideal untuk analisis 
berbasis sekuen DNA. Marka SSR telah dimanfaatkan 
pada kelapa sawit untuk mengetahui keragaman 
genetik dan hubungan kekerabatan populasi spesies 
Elaeis (Moretzsohn et al., 2002; Barcelos et al., 2002). 
Penerapan teknik SSR juga banyak digunakan pada 
sorgum (Billot et al., 2012), kedelai (Tanya et al., 2001), 
kastanye (Ai et al., 2012), teh (Devarumath et al., 
2002), dan kapas (Ahmed et al., 2013). Dari 
keunggulan marka SSR yang telah disebutkan 
tersebut, diharapkan dapat diperoleh informasi status 
ketelusuran genetik keturunan pada 7 populasi di 
kebun percobaan AD02S, AD03S, dan MA22S.
BAHAN DAN METODE
Bahan
 Sebanyak 90 pohon dari 7 keturunan kelapa 
sawit digunakan dalam penelitian ini, terdiri dari 5 
keturunan tenera dan 2 keturunan dura yang 
merupakan hasil penyerbukan sendiri (Tabel 1). 
Jumlah sampel yang berbeda-beda bertujuan untuk 
mengetahui efektifitas analisis dan disebabkan juga 
karena ketersediaan pohon uji yang terbatas.  
Bahan tanaman tersebut ditanam pada nomor 
percobaan AD02S dan AD03S Kebun Adolina, serta 
MA22S Kebun Marihat PT. Perkebunan Nusantara 
IV, Sumatera Utara.
Metode
 Analisis ketelusuran genetik keturunan mengikuti 
protokol yang diuraikan Faizah dan Wening (2015). 
Pengambilan sampel dilakukan pada daun yang 
memiliki jaringan yang lunak atau polen untuk pohon 
tetua yang telah mati. Ekstraksi DNA mengikuti 
prosedur isolasi DNA 96 samples kit dan Plant Mini Kit 
(Qiagen katalog nomor 69104).  Selanjutnya, DNA 
genomik yang telah diperoleh digunakan untuk analisis 
PCR-SSR. Pada analisis ini diikutkan label fluorosen 
6-FAM, HEX, dan NED dengan 8 macam primer SSR 
(Billotte et al., 2005; Tabel 2) dengan suhu 
penempelan primer 52°C. Hasil amplifikasi DNA 
st
diperoleh dari jasa analisis fragmen 1  BASE Malaysia. 
Tabel 1. Sembilan puluh individu tanaman yang digunakan untuk analisis ketelusuran genetik kelapa sawit.
Table 1.  Ninety individual palms used to genetic traceability of oil palm progenies.
Analisis Data
 Data genotipe berupa alel-alel SSR dibaca dan 
diskor menggunakan bantuan program Gene 
Marker® versi 2.4.0 Soft Genetics® LLC yang 
diintegrasikan dengan perangkat Windows. Profil 
elektroferogram diterjemahkan menjadi data 
kuantitatif yang dapat dipindahkan ke program 
Microsoft Office Excel.  Penyesuaian data kuantitatif 
hasil fragmen analisis dilakukan kembali dengan 
ukuran fragmen standar DNA PPKS. Selanjutnya 
data genotipe yang telah distandarisasi digunakan 
untuk analisis ketelusuran genetik keturunan. Salah 
satu keunggulan standarisasi adalah dapat 
dimanfaatkan untuk tujuan analisis lain karena data 
genotipe yang diperoleh bersifat tetap pada marka 
dan individu yang sama.  
 Analisis ketelusuran genetik dilakukan dengan 
mengamati kesesuaian alel-alel genotipe tetua dan 
keturunannya, dengan mengindahkan Hukum 
Segregasi Mendel. Data genotipe projeni yang tidak 
sesuai Hukum Segregasi Mendel menunjukkan 
keturunan tersebut bukan dari kedua tetuanya, 
Sumber: Billotte et al. (2005).
Tabel 2. Delapan marka SSR yang digunakan untuk analisis ketelusuran genetik keturunan kelapa sawit.
Table 2. Eight of SSR marker used for genetic traceability of oil palm progenies.
No. Primer
No. alel 
SSR
Motif 
berulang
5’-3’ Forward primer 5’-3’ Reverse primer
Label 
fluorosen
1 mEgCIR0894 7 (GA)18 TGCTTCTTGTCCTTGATACA CCACGTCTACGAAATGATAA FAM
2 mEgCIR2887 8 (GA)16 CTACGGACTCACACCTATAT ATGGTTCATCAATGAGATC FAM
3 mEgCIR3400 11 (GA)16 CAATTCCAGCGTCACTATAG AGTGGCAGTGGAAAAACAGT HEX
4 mEgCIR0257 1 (GA)17 GCAGCTAGTCACCTGAAC GACGAGACTGGAAAGATG NED
5 mEgCIR3775 4 (GA)18 TCTTGATATTAAAAGGTCAGGAGAA CGTTCCCTTTTTCCATAGAT HEX
6 mEgCIR3691 5 (GA)14 GCATCATTGGACTATCATACC TTGTGAACCAGGGAACTATC NED
7 mEgCIR3433 15 (GA)17 GGTTCAATGGCATACAT GTTCAAGGTGCAGGTTAA FAM
8 mEgCIR0783 6 (GA)15 GAATGTGGCTGTAAATGCTGAGTG AAGCCGCATGGACAACTCTAGTAA HEX
Tipe
TxT/P
TxT/P
TxT/P
TxT/P
TxT/P
DxD
DxD
Kode No. Serbuk
M
N
O
P
Q
R
S
No.
1
2
3
4
5
6
7
Jumlah 
Kode Tetua
T1
T2
T3
T4
T5
D1
D2
6
Kebun
AD02S
AD02S
AD02S
MA22S
AD02S
AD03S
AD02S
-
Jumlah Pohon
6
4
2
26
6
20
26
90
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sedangkan yang sesuai merupakan populasi yang 
sesuai pada sejumlah marka yang digunakan. 
Verifikasi individu yang tidak sesuai dengan kedua 
tetuanya dianalisis sama seperti yang diuraikan di 
atas, yaitu sejak pengambilan sampel hingga 
analisis data.
HASIL DAN PEMBAHASAN
Segregasi Berdasarkan Sekuen DNA
 Marka SSR yang digunakan pada penelitian ini 
diperoleh berdasarkan posisi marka dalam genom 
kelapa sawit, karakterisasi pada motif dan jumlah 
ulangan sekuen DNA pada daerah SSR (Wening, 
2014). Marka ini digunakan untuk menganalisis 
tingkat polimorfisme 7 nomor serbuk (Tabel 1 dan 
2). Marka tersebut menunjukkan alel polimorfik pada 
tetua dan keturunannya. 
 Berdasarkan ukuran alel yang teramplifikasi, 
jumlah alel cukup bervariasi, yaitu berkisar antara 2 
(mEgCIR3433) hingga 6 (mEgCIR0257 dan 
mEgCIR0783) dengan rerata 4 alel per lokus (Tabel 
3).  Kisaran alel pada 1 set marka berkisar antara 
105-328 bp yang bermanfaat untuk memudahkan 
kegiatan teknis analisis fragmen DNA dan 
penggabungan beberapa primer SSR.  Beberapa 
marka yang digunakan pada penelitian ini telah 
digunakan pada kelapa sawit, misal marka 
mEgCIR0894 yang berasosiasi dengan penyakit 
Ganoderma (Hama-Ali et al., 2014) dan diketahui 
untuk mengetahui kekerabatan genetik pada 22 
populasi pisifera (Putri et al., 2010). Marka lain 
mEgCIR3775 yang digunakan pada penelitian ini, 
juga dimanfaatkan untuk menguji keturunan 12 
keturunan 13.386 T (tenera) x 26.1074 D (Deli dura) 
(Ihase et al., 2014). 
 Pada tanaman hasil penyerbukan sendiri, seleksi 
yang terus-menerus menyebabkan terjadinya fiksasi 
alel pada keturunannya. Demikian juga generasi 
hasil penyerbukan sendiri pada dura dan pisifera 
kelapa sawit yang dapat menyebabkan jumlah alel 
yang teramplifikasi menjadi lebih rendah bila 
dibandingkan hasil peyerbukan silang. Berdasarkan 
jumlah alel per keturunan, nomor serbuk P 
menunjukkan jumlah alel tertinggi 2,75 alel per 
lokus, diikuti M dengan 2,25 alel per lokus.  Masing-
masing marka SSR mengamplifikasi alel 1 hingga 4 
dengan rerata 1,76 alel per lokus.  Walaupun 
polimorfisme cukup rendah, terdapat peluang untuk 
mendapatkan alel yang berbeda antar individu.
 Sebanyak 8 marka SSR yang digunakan pada 
penelitian ini mampu mengamplifikasi alel-alel 
keturunan yang menunjukkan segregasi tidak sesuai 
Hukum Mendel (Gambar 2). Berdasarkan 
elektroperegram pada tetua dan keturunannya 
menunjukkan ukuran alel yang berbeda. Pada tetua, 
marka mEgCIR0257 mengamplifikasi ukuran alel 
311 bp (basepair), sama dengan keturunan dengan 
individu 3, namun individu 1 dan 2 mengamplifikasi 
ukuran alel 309 bp dan tidak mengikuti hukum 
Mendel. Perbedaan ukuran 2 bp tersebut 
menunjukkan bahwa terdapat alel lain yang bukan 
berasal dari kedua tetuanya. 
 Jumlah pohon contoh yang digunakan pada 
analisis ini berbeda-beda, namun hasil analisis 
fragmen yang diperoleh tidak selamanya bergantung 
pada jumlah individu keturunan yang diuji.  Terdapat 
kemungkinan bahwa semakin banyak individu yang 
diuji, analisis ketidaktelusuran genetik semakin 
besar. Hal ini diperkuat Thongthawee (2010) bahwa 
semakin banyak individu yang tidak sesuai dengan 
tetuanya, nilai probabilitas ketelusuran genetik 
semakin tinggi.  Sulit diduga berapa jumlah individu 
yang dapat digunakan sebagai pohon contoh, 
karena pada analisis ini lebih ditekankan pada pola 
dan sebaran alel antara tetua dengan keturunannya, 
bukan pola alel antar individu.  Berdasarkan analisis 
yang telah dilakukan di Laboratorium Biologi 
Molekuler, paling sedikit 5 individu sudah cukup 
mewakili untuk satu populasi keturunan, kecuali 
apabila terdapat keterbatasan jumlah individu.
 Selain berdasarkan jumlah pohon contoh yang 
dijabarkan di atas, satu set marka dapat 
memberikan gambaran mengenai hasil analisis 
ketelusuran genetik apabila sekumpulan marka 
tersebut mampu mengamplifikasi alel dengan 
polimorfisme yang tinggi, memiliki kisaran alel yang 
beragam antara 100 hingga 450 bp, dan marka yang 
mampu mengamplifikasi alel yang homozigot sangat 
membantu dalam proses analisis dan konsistensi 
data genotipe pada saat verifikasi di lapangan.  
Sedangkan satu set marka SSR yang dapat 
digunakan sebagai marka standar apabila 1 set 
tersebut memenuhi ketentuan yaitu marka yang 
digunakan diperoleh dari sekuen DNA kelapa sawit, 
telah digunakan pada perwakilan populasi koleksi 
plasma nutfah, dan tidak adanya perubahan ukuran 
alel pada individu yang sama (konsisten) yang 
disebabkan oleh marka. Demikian juga saat 
verifikasi, alel yang teramplifikasi tidak menunjukkan 
alel yang berbeda. Marka SSR ini telah diterapkan 
pada koleksi plasma nutfah kelapa sawit PPKS 
(Wening et al., 2013), sehingga marka SSR dan 
kisaran alel yang teramplifikasi dapat digunakan 
sebagai acuan baku pada saat analisis ketelusuran 
genetik keturunan di PPKS.  Berdasarkan pada 
asumsi-asumsi tersebut, maka pemilihan marka 
mampu memperkecil bias yang disebabkan oleh 
jumlah marka yang digunakan.
Gambar 1. Jumlah alel per keturunan kelapa sawit pada 8 marka SSR.
Figure 1. Number of allele each oil palm progenies in eight SSR markers.
Tabel 3. Ukuran alel per lokus pada 90 individu keturunan kelapa sawit.
Table 3. Size of allele in each loci in the 90 individuals of oil palm progenies.
No. Nama primer Kisaran alel (bp) Macam ukuran alel Jumlah alel per lokus
1 mEgCIR0894 199-219 199, 203, 207, 219 5
2 mEgCIR2887 105-117 105, 107, 117 3
3 mEgCIR3400 154-159 154, 155, 159 3
4 mEgCIR0257 289-312 289, 298, 300, 308, 310, 312 6
5 mEgCIR3775 187-203 187, 189, 193, 203 4
6 mEgCIR3691 196-211 196, 198, 209, 211 4
7 mEgCIR3433 260-262 260, 262 2
8 mEgCIR0783 314-332 312, 314, 322, 324, 328, 332 6
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sedangkan yang sesuai merupakan populasi yang 
sesuai pada sejumlah marka yang digunakan. 
Verifikasi individu yang tidak sesuai dengan kedua 
tetuanya dianalisis sama seperti yang diuraikan di 
atas, yaitu sejak pengambilan sampel hingga 
analisis data.
HASIL DAN PEMBAHASAN
Segregasi Berdasarkan Sekuen DNA
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diperoleh berdasarkan posisi marka dalam genom 
kelapa sawit, karakterisasi pada motif dan jumlah 
ulangan sekuen DNA pada daerah SSR (Wening, 
2014). Marka ini digunakan untuk menganalisis 
tingkat polimorfisme 7 nomor serbuk (Tabel 1 dan 
2). Marka tersebut menunjukkan alel polimorfik pada 
tetua dan keturunannya. 
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(mEgCIR3433) hingga 6 (mEgCIR0257 dan 
mEgCIR0783) dengan rerata 4 alel per lokus (Tabel 
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marka yang digunakan pada penelitian ini telah 
digunakan pada kelapa sawit, misal marka 
mEgCIR0894 yang berasosiasi dengan penyakit 
Ganoderma (Hama-Ali et al., 2014) dan diketahui 
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populasi pisifera (Putri et al., 2010). Marka lain 
mEgCIR3775 yang digunakan pada penelitian ini, 
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Gambar 2. Profil elektroferogram hasil PCR-SSR menggunakan marka mEgCIR0257 yang menunjukkan individu 
1 dan 2  tidak sesuai hukum Mendel.
Figure 2. Electropherogram profile of PCR-SSR amplicon using mEgCIR0257 marker shown that 1 and 2 individu 
were not appropriate with Mendelian Law.
 Beberapa penelitian baik pada kelapa sawit 
maupun tanaman lainnya telah menggunakan 1 set 
marka SSR untuk menganalisis ketelusuran genetik 
hasil persilangan maupun benih hibrida. Pada 
kelapa sawit, Araya et al. (2009) menganalisis 20 
klon menggunakan 17 marka SSR, berbeda dengan 
Norziha et al. (2009) yang menggunakan 9 marka 
SSR untuk 16 keturunan dengan masing-masing 20 
individu per keturunan. Durrand-Gasselin et al. 
(2009) menyarankan untuk analisis ketelusuran 
genetik keturunan kelapa sawit dapat digunakan 12 
marka SSR, karena secara statistik sejumlah marka 
tersebut lebih mudah diterapkan. Pada tanaman lain, 
metode analisis ketelusuran genetik dilakukan 
dengan memilih 30 dari 400 benih yang dipilih 
secara acak dan 5 marka SSR sudah dapat 
membedakan tetua dan padi hibridanya (Kumar et 
al., 2012).  Hipi et al. (2013) juga menyebutkan 3 
dari 5 marka SSR yang digunakan pada 20 individu 
benih dan 40 individu tanaman di lapangan efektif 
digunakan untuk membedakan 2 hibrida jagung 
secara genotipe. Dari beberapa penelitian tersebut, 
keabsahan hasil analisis ketelusuran genetik 
keturunan dapat dibuktikan dengan memastikan alel 
keturunan sesuai Hukum Mendel, karena analisis 
tersebut merupakan nilai probabilitas dan sulit 
dibuktikan (Corley, 2005).
Analisis Ketelusuran Genetik Keturunan
 Berdasarkan analisis ketelusuran genetik 
keturunan, terdapat 4 dari 90 pohon dengan kisaran 
1,19 hingga 4,76% individu  yang menunjukkan tidak 
sesuai dengan Hukum Mendel (Tabel 4). 
Ketidaksesuaian tersebut berdasarkan adanya alel 
yang berbeda dengan tetuanya dan segregasi alel 
keturunan yang tidak sesuai dengan tetuanya.  Dari 
alel yang tidak sesuai tersebut, marka mEgCIR0257 
mengamplifikasi 4 individu yang berasal pada 
keturunan N (1 individu), P (1 individu), dan S (2 
individu). Dua individu pada nomor baris-pohon 22-
30 nomor serbuk N dan 29-27 nomor serbuk P 
menunjukkan adanya ukuran alel yang berbeda 
pada 8 marka yang digunakan, sedangkan 2 individu 
lainnya, 9-22 dan 9-29 pada S menunjukkan alel 
yang segregasinya berbeda pada marka 
mEgCIR0257. 
 Corley dan Tinker (2016) menyebutkan analisis 
ketelusuran genetik merupakan nilai probabilitas dan 
sulit dibuktikan.  Untuk memudahkan dalam seleksi 
pohon yang diteruskan dalam kegiatan selanjutnya, 
kesepakatan bersama di PPKS menyebutkan bahwa 
terdapat perbedaan dalam analisis ketelusuran 
genetik keturunan antara populasi koleksi atau 
sumber genetik pada program pemuliaan dan calon 
pohon induk varietas. Pada material genetik program 
pemuliaan, analisis ketelusuran genetik keturunan 
ditentukan berdasarkan populasi.  Hal ini karena 
populasi yang tertelusur merupakan calon tetua 
persilangan yang diteruskan ke program pemuliaan 
selanjutnya. Selain itu juga, populasi tersebut 
merupakan hasil seleksi pada karakter-karakter 
terpilih program pemuliaan, sedangkan untuk tujuan 
pemilihan calon pohon induk komersil, analisis 
ketelusuran genetik berdasarkan per individu karena 
pohon tersebut yang digunakan sebagai tetua 
persilangan untuk menghasilkan benih komersil.
 Adanya fenomena individu yang berbeda dengan 
informasi kedua tetuanya telah diketahui sejak 
adanya aplikasi molekuler pada populasi kelapa 
sawit.  Integrasi marka molekuler mulai diaplikasikan 
pada 1900an untuk analisis ketelusuran genetik 
pada keturunan kelapa sawit (Corley, 2005). 
Berdasarkan hasil penelitian ini menunjukkan bahwa 
telah diketahui adanya individu yang segregasi 
alelnya tidak sesuai dengan Hukum Mendel.  
Menurut Liu et al. (2007), beberapa hal yang 
menyebabkan individu yang tidak sesuai dengan 
segregasi Mendel karena adanya alel heterozigot 
lain (residual amounts heterozigosity) yang diketahui.  
Kedua, sifat dari kelapa sawit yang menyerbuk 
silang. Tetua yang diilakukan penyerbukan sendiri 
kemungkinan secara genetik tidak sama, artinya 
masih adanya satu atau dua lokus non-heterozigous 
pada keturunannya. Menurut Thongthawee et al. 
(2010), individu yang tidak sesuai Hukum Mendel 
juga disebabkan karena adanya mutasi pada 1 atau 
2 lokus tertentu pada daerah SSR-nya.
 Terdapat perbedaan tingkat keakuratan dan 
metode perhitungan pada data genotipe dan 
fenotipe untuk mengetahui tingkat kontaminasi 
polinasi di lapangan. Pengawasan ketelusuran 
genetik keturunan pada data genotipe harus 
mengikuti hukum Mendel karena data yang 
diperoleh adalah genotipe.  Genotipe yang tidak 
sesuai dengan Hukum Mendel tidak dapat dihitung 
tingkat kontaminasinya, sehingga tingkat kontaminsi 
polinasi pada benih DxP tidak dapat disamakan 
untuk kontaminasi alel berdasarkan data molekuler.  
Perbedaan kedua adalah apabila tetua menunjukkan 
homozigot (AA) dan heterozigot (Aa) dan keturunan 
yang dihasilkan adalah heterozigot, maka tidak 
dapat diketahui nilai alel kontaminasi pada 
keturunan tersebut karena seharusnya terdapat 
keturunan yang homozigot juga.  
 Konsensus tingkat kesesuaian genetik keturunan 
yang mengacu pada tetuanya belum tentu bahwa 
data genotipe menggunakan perwakilan lokus pada 
tiap kromosom kelapa sawit adalah benar secara 
keseluruhan. Kebenaran tingkat kesesuaian genetik 
mengacu pada alel-alel yang diketahui 
menggunakan perwakilan lokus tersebut, artinya 
bahwa lokus lain tidak dapat diduga pada kromosom 
yang lain.  Status ketelusuran genetik keturunan 
merupakan nilai probabilitas dan sulit dibuktikan 
(Corley dan Tinker, 2016), namun dengan semakin 
banyak marka yang digunakan, maka nilai 
probabilitas keturunan tersebut dapat ditingkatkan.  
Walaupun demikian, secara genetik apabila terdapat 
minimal satu individu keturunan yang tidak sesuai 
dengan tetuanya maka telah menunjukkan 
ketidaksesuaian telusur pada keturunan tersebut.
 Indikasi adanya ketidaktelusuran genetik pada 
kelapa sawit telah diketahui sejak 1941 oleh 
Bearneart dan Vanderweyen (dalam Corley, 2005) 
dengan tidak disebutkan segregasi tipe buah pada 
sebagian besar publikasinya. Indikasi tersebut diulas 
oleh Corley (2005) yang menyebutkan bahwa 
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Gambar 2. Profil elektroferogram hasil PCR-SSR menggunakan marka mEgCIR0257 yang menunjukkan individu 
1 dan 2  tidak sesuai hukum Mendel.
Figure 2. Electropherogram profile of PCR-SSR amplicon using mEgCIR0257 marker shown that 1 and 2 individu 
were not appropriate with Mendelian Law.
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dapat diketahui nilai alel kontaminasi pada 
keturunan tersebut karena seharusnya terdapat 
keturunan yang homozigot juga.  
 Konsensus tingkat kesesuaian genetik keturunan 
yang mengacu pada tetuanya belum tentu bahwa 
data genotipe menggunakan perwakilan lokus pada 
tiap kromosom kelapa sawit adalah benar secara 
keseluruhan. Kebenaran tingkat kesesuaian genetik 
mengacu pada alel-alel yang diketahui 
menggunakan perwakilan lokus tersebut, artinya 
bahwa lokus lain tidak dapat diduga pada kromosom 
yang lain.  Status ketelusuran genetik keturunan 
merupakan nilai probabilitas dan sulit dibuktikan 
(Corley dan Tinker, 2016), namun dengan semakin 
banyak marka yang digunakan, maka nilai 
probabilitas keturunan tersebut dapat ditingkatkan.  
Walaupun demikian, secara genetik apabila terdapat 
minimal satu individu keturunan yang tidak sesuai 
dengan tetuanya maka telah menunjukkan 
ketidaksesuaian telusur pada keturunan tersebut.
 Indikasi adanya ketidaktelusuran genetik pada 
kelapa sawit telah diketahui sejak 1941 oleh 
Bearneart dan Vanderweyen (dalam Corley, 2005) 
dengan tidak disebutkan segregasi tipe buah pada 
sebagian besar publikasinya. Indikasi tersebut diulas 
oleh Corley (2005) yang menyebutkan bahwa 
Tetua
Individu 1
Individu 2
Individu 3
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program pemuliaan SP540T, tenera dan pisifera di 
Malaysia, Kamerun, dan Binga, tidak tertelusur 
secara genetik dan adanya kontaminasi persilangan 
berdasarkan segregasi tipe buah. Dugaan tersebut 
diperkuat dengan beberapa penelitian ketelusuran 
genetik menggunakan marka molekuler yang 
menyebutkan adanya segregasi keturunan yang 
tidak sesuai Hukum Mendel (Thongthawee et al., 
2010).
Verifikasi Individu Tidak Sesuai Hukum Mendel
 Verifikasi pohon di lapangan pada individu 22-30 
dengan nomor serbuk N menunjukkan bahwa 
sampel yang diambil berasal dari pohon yang 
dimaksud.  Pada saat pengambilan tanaman contoh 
pertama, kondisi pohon masih sehat dan normal 
secara fisik. Namun, pada saat beberapa bulan 
diambil lagi untuk diverifikasi, kondisi pohon tersebut 
terinfeksi boron berat dan serangan Oryctes sp. 
Berdasarkan hasil analisis ketelusuran genetik, alel-
alel pada individu tersebut menunjukkan ukuran alel-
alel yang berbeda dengan individu-individu lain pada 
keturunan yang sama.  Cukup sulit untuk 
mengetahui dugaan penyebab adanya perbedaan 
secara genetik pada individu 22-30 dengan individu 
lainnya pada keturunan yang sama dan 
hubungaanya dengan gejala boron berat maupun 
serangan Oryctes sp. Namun demikian, dari 
verifikasi pada penelitian ini juga membuktikan 
bahwa marka SSR efektif dan efisien untuk 
mengetahui perubahan posisi dan ukuran alel.
 Menurut Thongthawee et al. (2010), beberapa 
penelitian ketelusuran genetik keturunan tidak 
selamanya mendapatkan keturunan yang sesuai 
dengan informasi kedua tetuanya. Mengontrol 
persilangan bukan hal yang mudah dan banyak 
faktor yang mempengaruhinya. Selain faktor 
alamiah, beberapa hal yang dapat menyebabkan 
ketidaksesuaian informasi alel tetua dengan 
keturunannya adalah adanya kontaminasi polen 
(Kumar et al. 2012) dan pengawasan persilangan, 
seperti pemilihan polen yang tidak sesuai dengan 
yang ditentukan, serta perbedaan pada identitas 
sampel, atau pohon di lapangan (Corley, 2005).
Gambar 3. Profil elektroferogram hasil verifikasi pohon di lapangan yang menunjukkan individu tidak sesuai 
dengan informasi alel kedua tetuanya.
Figure 3. Electropherogram profile of verifying result of palm in the field showed individu inappropriate with 
information alelles of parents.N
o.
K
od
e 
N
o.
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Malaysia, Kamerun, dan Binga, tidak tertelusur 
secara genetik dan adanya kontaminasi persilangan 
berdasarkan segregasi tipe buah. Dugaan tersebut 
diperkuat dengan beberapa penelitian ketelusuran 
genetik menggunakan marka molekuler yang 
menyebutkan adanya segregasi keturunan yang 
tidak sesuai Hukum Mendel (Thongthawee et al., 
2010).
Verifikasi Individu Tidak Sesuai Hukum Mendel
 Verifikasi pohon di lapangan pada individu 22-30 
dengan nomor serbuk N menunjukkan bahwa 
sampel yang diambil berasal dari pohon yang 
dimaksud.  Pada saat pengambilan tanaman contoh 
pertama, kondisi pohon masih sehat dan normal 
secara fisik. Namun, pada saat beberapa bulan 
diambil lagi untuk diverifikasi, kondisi pohon tersebut 
terinfeksi boron berat dan serangan Oryctes sp. 
Berdasarkan hasil analisis ketelusuran genetik, alel-
alel pada individu tersebut menunjukkan ukuran alel-
alel yang berbeda dengan individu-individu lain pada 
keturunan yang sama.  Cukup sulit untuk 
mengetahui dugaan penyebab adanya perbedaan 
secara genetik pada individu 22-30 dengan individu 
lainnya pada keturunan yang sama dan 
hubungaanya dengan gejala boron berat maupun 
serangan Oryctes sp. Namun demikian, dari 
verifikasi pada penelitian ini juga membuktikan 
bahwa marka SSR efektif dan efisien untuk 
mengetahui perubahan posisi dan ukuran alel.
 Menurut Thongthawee et al. (2010), beberapa 
penelitian ketelusuran genetik keturunan tidak 
selamanya mendapatkan keturunan yang sesuai 
dengan informasi kedua tetuanya. Mengontrol 
persilangan bukan hal yang mudah dan banyak 
faktor yang mempengaruhinya. Selain faktor 
alamiah, beberapa hal yang dapat menyebabkan 
ketidaksesuaian informasi alel tetua dengan 
keturunannya adalah adanya kontaminasi polen 
(Kumar et al. 2012) dan pengawasan persilangan, 
seperti pemilihan polen yang tidak sesuai dengan 
yang ditentukan, serta perbedaan pada identitas 
sampel, atau pohon di lapangan (Corley, 2005).
Gambar 3. Profil elektroferogram hasil verifikasi pohon di lapangan yang menunjukkan individu tidak sesuai 
dengan informasi alel kedua tetuanya.
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KESIMPULAN
 Hasil penelitian menunjukkan terdapat 4 dari 90 
individu yang segregasi alel-alelnya tidak sesuai 
dengan informasi kedua tetuanya. Individu tersebut 
adalah dengan nomor pohon-baris 22-30 di AD02S; 
29-27 di MA22S; 9-22 dan 9-28 di AD02S. Sebanyak 3 
keturunan menunjukkan ketelusuran genetik 
keturunan yang sesuai dengan kedua tetuanya yaitu 
nomor serbuk M, Q, dan R. Hasil analisis ketelusuran 
genetik dapat membantu seleksi keturunan dalam 
program persilangan pada pemuliaan kelapa sawit, 
terutama untuk pemilihan individu calon pohon induk 
komersil maupun untuk memilih populasi pemuliaan 
yang diteruskan.
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PERAN NAA, GA , KARBON AKTIF, DAN SUKROSA DALAM KULTUR 
3
EMBRIO ZIGOTIK KLON OG HYBRID (Elaeis guineensis JACQ. X Elaeis 
oleifera) OPEN POLLINATED
THE ROLE OF NAA, GA , ACTIVATED CHARCOAL, AND SUCROSE ON 
3
ZYGOTIC EMBRYOS CULTURE OF HYBRID OG OPEN POLLINATED 
CLONE (Elaeis guineensis JACQ. X Elaeis oleifera)
J. Pen. Kelapa Sawit, 2016, 24(3): 115-126
Ernayunita, Hernawan Y. Rahmadi, Iman Yani Harahap, dan Abdul Razak Purba
Abstrak OG hybrid kelapa sawit memiliki potensi 
genetik dari segi vegetatif dan generatif di antaranya 
pertumbuhan meninggi yang lambat dan kompak, 
serta kandungan asam lemak tak jenuh dan beta 
karoten tinggi. Namun material OG hybrid juga 
memiliki kelemahan dalam perbanyakan karena 
perkecambahan benihnya rendah. Oleh karena itu 
diperlukan alternatif perkecambahan benih, salah 
satunya dengan kultur embrio zigotik. Penelitian ini 
bertujuan untuk mengetahui peranan NAA, GA , 
3
karbon aktf, dan sukrosa dalam keberhasilan kultur 
embrio zigotik dan media terbaik untuk kultur embrio 
klon OG hybrid open pollinated menggunakan 
beberapa modifikasi pada media dasar protokol kultur 
jaringan kelapa sawit. Penelitian menggunakan 
Rancangan Acak Lengkap (RAL) 16 ulangan yang 
masing-masing ulangan terdapat 4 embrio, dengan 6 
perlakuan di antaranya: A1 = M129 (kontrol); A2 = 
M129 + karbon aktif; A3 = M129+ karbon aktif + 
sukrosa; A4 = ½ M129 + karbon aktif + sukrosa; A5 = 
M129 + GA ; dan A6 = M129 + GA  + NAA. Hasil 
3 3
penelitian menunjukkan media terbaik untuk kultur 
klon OG hybrid open pollinated yaitu Media 129 
dengan penambahan GA  dan NAA (perlakuan A6) 
3
yang berperan dalam meningkatkan perkecambahan 
embrio zigotik secara in vitro hingga 14,06% dan 
menghasilkan planlet kelapa sawit dengan kualitas 
vegetatif planlet yang baik yaitu jumlah daun dan 
jumlah akar primer yang tinggi. 
Kata kunci: zat pengatur tumbuh, karbon aktif, 
sukrosa, klon OG hybrid, kultur embrio zigotik, kelapa 
sawit
Abstract Oil palm OG hybrid genetic potentials are 
high in term of vegetative and generative traits, such as: 
low height increment, compact palm, high free fatty acid 
and high carotenes. However, OG hybrid reproduction 
is hindered due to its low germination rate. So, 
alternative method for germination is needed, which is 
in vitro embryo zygotic culture. This study objective was 
to reveal the best medium composition for OG hybrid 
embryo culture by modificated several oil palm basic 
medium from oil palm tissue culture protocol and to 
understand the role of plant growth regulators, 
activated charcoal, and sucrose on in vitro growth and 
development of OG hybrid embryo. The design used 
was Completely Randomized Design (CRD) with 16 
replication and 4 embryos for each replicates, while the 
treatments were: A1 = M129 (control); A2 = M129 + 
activated charcoal; A3 = M129+ activated charcoal + 
sucrose; A4 = ½ M129 + activated charcoal + sucrose; 
A5 = M129 + GA ; and A6 = M129 + GA  + NAA. From the 
3 3
study we found that the best medium for OG hybrid 
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